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［摘　要］　目的　研究宜昌地区结核分枝杆菌北京基因型菌株的多态性和流行特征，揭示该地区结核病的分子流

行病学特征，为结核病防治提供科学依据。方法　选择２０１８年１月—２０１９年１２月具有完整病例信息的结核分枝

杆菌２９８株，进行人型结核分枝杆菌的鉴定，用扩增ＲＤ１０５缺失片段的多重ＰＣＲ（ＤＴＭＰＣＲ）鉴定北京基因型菌

株；应用优化的９位点数目可变串联重复序列技术（ＶＮＴＲ）分析北京基因型菌株的多态性。结果　２９８株结核分

枝杆菌中，２６０株为人型结核分枝杆菌，ＤＴＭＰＣＲ鉴定发现北京基因型菌株１４０株（５３．８５％），非北京基因型菌株

１２０株（４６．１５％）。北京基因型菌株耐药率（３２．１４％）高于非北京基因型菌株耐药率（１０．８３％），差异有统计学意义

（犘＜０．０５）。ＶＮＴＲ９位点对北京基因型菌株的分辨率为０．９９８５，成簇率为１２．１５％。结论　北京基因型菌株在

宜昌地区呈较高流行趋势，且北京基因型菌株耐药率更高。ＶＮＴＲ９位点基因分型方法用于该地区结核分枝杆菌

北京基因型菌株的鉴别，能准确反映宜昌地区结核分枝杆菌的分子流行病学特征。
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　　结核病是由结核分枝杆菌感染引起的一种危害

严重的传染病，根据世界卫生组织（ＷＨＯ）最新报

道，２０２０年全球新发结核病病例约１０００万，我国超

过８３万，依然是全球３０个结核病高负担国家

之一［１］。在结核分枝杆菌感染与传播过程中，某些

基因型菌株致病性强、传播速度快且适应性强，容易

引起大范围广泛传播和流行，对结核病的流行至关

重要。大量数据证实北京基因型菌株是具有相似遗

传背景和高致病性与传播力的代表，该菌株已在世

界多地传播和流行［２４］，我国也屡有相关报道［５１１］。

北京基因型菌株是结核分枝杆菌家族中传播迅速和

致病性强的一类优势菌株，由于不同地域结核病的

流行病学差异，不同地域来源的北京家族菌株的特

征也不尽相同。Ｓｕｐｐｌｙ等根据结核分枝杆菌基因

组ＤＮＡ中特定位点的数目可变串连重复序列技术

（ｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔ，ＶＮＴＲ）建立的基

因型分型方法［１２］，经过不断改进和优化后已广泛应

用于结核病分子流行病学研究［６８，１０１１，１３１５］。联合

ＶＮＴＲ分型结果、临床信息及流行病学数据，可将

结核病的传播链与分子流行病学研究有机连接，对

了解结核病的传播动态十分有价值。

宜昌位于我国中西部地区，结核病历年位居地

区传染病报告发病率前三位，已成为威胁本地区人

民健康和社会经济发展的重大公共卫生问题。北京

基因型菌株是结核分枝杆菌家族最重要的成员。收

集本地区结核分枝杆菌菌株进行鉴定和分型，研究

本地区北京基因型菌株的多态性，既能揭示本地区

北京基因型菌株的分子流行病学特征，也能认识和预

测结核病的发生和传播模式，最终为建立适宜本地区

的结核病监测平台和制定相应的结核病防控策略提

供科学依据。

１　资料与方法

１．１　菌株来源　收集２０１８年１月—２０１９年１２月

宜昌地区（含下辖区县）的结核分枝杆菌菌株，纳入

标准为痰抗酸染色阳性或痰结核分枝杆菌培养阳

性，并根据菌株信息核对患者的流行病学资料、年

龄、性别、病史资料等信息［１６］，最终获得具有完整患

者信息的菌株共计２９８株。标准菌株 Ｈ３７Ｒｖ购自

中国药品生物制品检定所。

１．２　药敏试验　所有菌株接种罗氏培养基复种后，

采用比例法对４种抗结核药物进行药敏试验，培养基

内药物的终浓度分别为：异烟肼（ＩＮＨ）０．２μｇ／ｍＬ，利

福平（ＲＦＰ）４０μｇ／ｍＬ，乙胺丁醇（ＥＭＢ）２μｇ／ｍＬ，链

霉素（ＳＭ）４μｇ／ｍＬ。耐药标准：含药培养基菌落

数／对照培养基菌落数≥１％即为耐药。

１．３　北京基因型菌株鉴定　所有菌株接种罗氏培

养基复种，采用煮沸法提取细菌基因组ＤＮＡ。按照

下述方法操作鉴定菌株是否为北京基因型。第一步

设计４条引物（表１中１～４号），ＰＣＲ扩增后，凝胶

电泳比较产物大小，如果扩增出８５０ｂｐ和３６１ｂｐ

两条带，则说明标本ＤＮＡ属于人型结核分枝杆菌，

据此筛选出２９８个标本中人型结核分枝杆菌并进行

北京基因型菌株的鉴定。ＲＤ１０５区域缺失是北京基

因型菌株所特有，针对ＲＤ１０５区域设计引物进行多

重ＰＣＲ扩增鉴定北京基因型菌株。根据Ｃｈｅｎ等
［１７］

建立的ＲＤ１０５缺失片段的ＤＴＭＰＣＲ检测方法，设

计３条引物序列（表１中５～７号），ＰＣＲ扩增后比

较电泳产物，如果只能扩增出１４９５ｂｐ条带，则是

非北京基因型菌株；如果扩增出７８６ｂｐ的条带，该

标本则是北京基因型。电泳结束后在紫外凝胶成像

分析系统下观察结果，以国际参考菌株 Ｈ３７Ｒｖ作为

对照。

表１　ＰＣＲ引物序列

犜犪犫犾犲１　ＰｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒＰＣＲ

编号 基因 引物序列（５’－３’）

１ 犕狋犫１ ＡＴＡＧＧＧＡＡＴＧＣＴＣＧＧＣＡＡＣ

２ 犕狋犫２ ＣＡＡＣＡＴＣＧＡＣＧＣＡＧＴＡＣＣＣ

３ 犐犛６１１０犘１ ＴＣＡＧＧＴＣＧＡＧＴＡＣＧＣＣＴＴＣＴ

４ 犐犛６１１０犘２ＣＧＴＣＧＣＡＧＡＧＡＴＣＣＧＣＧＧＴＣ

５ ＲＤ１０５＿犘１ ＧＧＡＧＴＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＧＴＴＣＡＴＣＡＧＣＴＣＡ

６ ＲＤ１０５＿犘２ ＣＧＣＣＡＡＧＧＣＣＧＣＡＴＡＧＴＣＡＣＧＧＴＣＧ

７ ＲＤ１０５＿犘３ ＧＧＴＴＧＣＣＣＡＣＴＧＧＴＣＧＡＴＡＴＧＧＴＧＧＡＣＴＴ

１．４　数据分析

１．４．１　分析方法　将所有北京基因型菌株ＶＮＴＲ
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位点的重复次数输入 ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｍｉｒｕｖｎｔｒ

ｐｌｕｓ．ｏｒｇ／ＭＩＲＵ／ｉｎｄｅｘ网站，获得 ＶＮＴＲ分型结

果，各ＶＮＴＲ位点的分辨率和总分辨率用 Ｈｕｎｔｅｒ

Ｇａｓｔｏｎ指数表示，计算公式为：

犎犌犐＝１－
１

狀（狀－１）
∑
狊

犼＝１
狀犼（狀犼－１）

其中，狀为总的菌株数，狊为获得的基因型总数，

狀犼为某基因型的菌株数。

１．４．２　成簇结果分析ＶＮＴＲ分型根据文献
［１８２０］方

法进行优化　ＶＮＴＲ重复单元数目计算公式如下，

各ＶＮＴＲ 重复单元数目＝（ＰＣＲ 产物长度－各

ＶＮＴＲ侧翼片段长度）／重复单元长度。两个或两

个以上的北京基因型菌株具有完全相同的 ＶＮＴＲ

图谱，既认为是成簇菌株。

１．５　统计学处理分析　应用ＳＰＳＳ２０．０统计软件

进行分析，计数资料以百分率（％）表示，组间比较采

用χ
２ 检验，犘≤０．０５表示差异具有统计学意义。

２　结果

２．１　北京基因型菌株鉴定结果　共获得２９８株临

床菌株，其中２６０株（占８７．２５％）鉴定为人型结核

分枝杆菌，见图１；ＤＴＭＰＣＲ分型结果发现，２６０株

结核分枝杆菌中，１４０株（５３．８５％）属于北京基因型

菌株，见图２。
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　　注：Ｍ为ＤＮＡＭａｒｋｅｒ，１～１０为结核分枝杆菌的标本，电泳检测出现８５０、３６１ｂｐ两条带，说明模板ＤＮＡ 是人型结核分

枝杆菌，只扩增出８５０ｂｐ条带的标本４和１０则属于结核分枝杆菌复合群，不是人型结核分枝杆菌。

图１　人型结核分枝杆菌的ＰＣＲ产物电泳图

犉犻犵狌狉犲１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆｈｕｍａｎ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊

!

!"

"

# $%%

# %%%

&%%

'%%

(%%

)%%

$%%

*+%

,%%

-%%

#%%

. / 0 1 2 3 ) ( ' & 4% .

!

!"

"

5 2&3

(')

　　注：Ｍ为ＤＮＡＭａｒｋｅｒ，１～１０为结核分枝杆菌的标本，电泳检测出现７８６ｂｐ条带的标本，则为北京基因型菌株，而出现

１４９５ｂｐ的标本为非北京基因型菌株。

图２　北京基因型菌株的ＰＣＲ产物电泳图

犉犻犵狌狉犲２　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｍａｐｏｆＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊
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２．２　临床菌株基本信息　分析２６０株人型结核分枝

菌株来源的患者信息，其中１６２例男性，９８例女性患

者；年龄范围为１４～８２岁，平均年龄４９岁。＜３０岁、

３０～岁、４５～岁和＞６０岁患者分别为２４、６０、９７、７９

例，各年龄组感染北京基因型菌株的比率分别为

９．２８％、２２．８６％、３６．４３％、３１．４３％，北京基因型菌

株和非北京基因型菌株感染患者性别、年龄以及治

疗史各组比较，差异均无统计学意义（均犘＞０．０５），

见表２。

表２　北京基因型与非北京基因型菌株感染患者基本资料

比较［例（％）］

犜犪犫犾犲２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｂａｓｉｃｄａｔａｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｉｎｆｅｃｔｅｄｗｉｔｈ

ＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｎｏｎＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓ

（Ｎｏ．ｏｆｃａｓｅ［％］）

类别

北京基因

型菌株

（狀＝１４０）

非北京基因

型菌株

（狀＝１２０）
χ
２ 犘

性别 ０．７４８ ０．４１６

　男 ８５（５２．４７） ７７（４７．５３）

　女 ５５（５６．１２） ４３（４３．８８）

年龄（岁） ５．１８６ ０．２６７

　＜３０ １３（５４．１７） １１（４５．８３）

　３０～ ３２（５３．３３） ２８（４６．６７）

　４５～ ５１（５２．５８） ４６（４７．４２）

　＞６０ ４４（５５．７０） ３５（４４．３０）

治疗史 ０．５１２ ０．４７６

　新患者 １０７（５４．８７） ８８（４５．１３）

　复发患者 ３３（５０．７７） ３２（４９．２３）

２．３　临床菌株药敏试验结果　对２６０株人型结核

分枝杆菌进行一线抗结核药药敏试验，４种抗结核

药中，总体耐药率由高至低依次为：ＩＮＨ＞ＲＦＰ＞

ＥＭＢ＞ＳＭ；北京基因型菌株耐药率 （３２．１４％）高

于非北京基因型菌株耐药率（１０．８３％），差异有统计

学意义（犘＝０．００７）。见表３。

２．４　ＶＮＴＲ基因分型　ＶＮＴＲ９位点（ＱＵＢ１１ｂ、

ＱＵＢ１８、ＱＵＢ２６、ＭＩＲＵ２６、ＭＩＲＵ３１、ＭＩＲＵ４０、

Ｍｔｕｂ２１、Ｍｔｕｂ０４、ＶＮＴＲ２３７２）的分辨能力见表４，

其中 ＱＵＢ１１ｂ、ＱＵＢ１８、ＱＵＢ２６ 显 示 较 高 的

犎犌犐，而ＶＮＴＲ２３７２显示较低的犎犌犐，ＶＮＴＲ９位

点的犎犌犐为０．９９８５。ＶＮＴＲ９位点的分型结果显

示，１４０株北京基因型菌株呈明显的多态性（见图３），

根据ＭＩＲＵＶＮＴＲ位点规则，发现有３组成簇菌株，

其中一个基因簇包含８株菌株，成簇率为１２．１５％。

表３　北京基因型与非北京基因型菌株耐药率比较［株（％）］

犜犪犫犾犲３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｒａｔｅｓｂｅｔｗｅｅｎＢｅｉ

ｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄ ｎｏｎＢｅｉｊｉｎｇ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓ

（Ｎｏ．ｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ［％］）

耐药情况
北京基因型

菌株（狀＝１４０）

非北京基因型

菌株（狀＝１２０） χ
２ 犘

耐药株 ４５（３２．１４） １３（１０．８３） ８．３２１ ０．００７

单耐ＩＮＨ ３３（２３．５７） １０（８．３３） ７．９５３ ０．００９

单耐ＲＦＰ ２６（１８．５７） ８（６．６７） ７．０３２ ０．０１２

单耐ＥＭＢ １５（１０．７１） ４（３．３３） ９．５０８ ０．００６

单耐ＳＭ １３（９．２９） ５（４．１７） ５．９６４ ０．０２８

全耐株 １１（７．８６） ３（２．５０） ９．１３７ ０．００６

表４　ＶＮＴＲ９位点的犎犌犐值

犜犪犫犾犲４　ＨｕｎｔｅｒＧａｓｔｏｎｉｎｄｅｘｏｆＶＮＴＲ９ｌｏｃｕｓ

序号 ＶＮＴＲ位点 犎犌犐值

１ ＱＵＢ１１ｂ ０．８０１

２ ＱＵＢ１８ ０．７９２

３ ＱＵＢ２６ ０．７５１

４ ＭＩＲＵ２６ ０．６９５

５ ＭＩＲＵ３１ ０．５７６

６ ＭＩＲＵ４０ ０．５４２

７ Ｍｔｕｂ２１ ０．６８３

８ Ｍｔｕｂ０４ ０．５２３

９ ＶＮＴＲ２３７２ ０．２６４
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图３　１４０株北京基因型菌株聚类分析图谱

犉犻犵狌狉犲３　Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ ｍａｐｏｆ１４０Ｂｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｓｔｒａｉｎｓ

３　讨论

结核分枝杆菌北京基因型家族易导致大范围感

染与流行，基因型鉴定和分型相关研究引起了广泛

关注。相较于传统针对ＩＳ６１１０序列的 ＲＦＬＰ和

ｓｐｏｌｉｇｏｔｙｐｉｎｇ鉴定手段，Ｃｈｅｎ等
［１７］建立的 ＤＴＭ

ＰＣＲ鉴定方法操作简单。北京基因型家族菌株缺

乏ＲＤ１０５区域，而非北京基因型菌株保留有该区

域，因此针对ＲＤ１０５区域设计引物进行多重扩增，

能获得不同长度的ＤＮＡ片段，以区分北京基因型

或非北京基因型。该方法简单、高效，已广泛应用于

北京基因型菌株的鉴定［８１０，２１２５］。本研究对２６０株

人型结核分枝杆菌进行ＤＴＭＰＣＲ检测，发现１４０

株为北京基因型菌株，与丁冰冰等［２６］报道武汉地区

所选的８５株菌株中９１．８％（７８株）为北京基因型菌

株存在一定差异。本研究首次对宜昌地区北京基因

型菌株进行鉴定，结果表明北京基因菌株在该地区

的感染与发病中占据优势地位，同时也需要关注非

北京基因型菌株相关研究。

北京基因型菌株是耐药结核病流行的重要原因。

本研究结果显示，北京基因型菌株耐药率 （３２．１４％），

与全国的调查结果基本一致（３３．１０％），高于非北京

基因型菌株耐药率（１０．８３％），结果显示宜昌地区结

核分枝杆菌的耐药性以北京基因型菌株为主，研究

结果对指导本地耐药结核病的防控具有重大意义。

由于结核分枝杆菌受宿主因素和环境因素等多因素

影响，关于宜昌地区北京基因型菌株的生物学特征

还需进一步探索。

ＶＮＴＲ已广泛应用于对北京基因型菌株的分

型和成簇的研究。Ｍａｚａｒｓ选择了 ＶＮＴＲ１２位点

对来自美国的７２株结核分枝杆菌进行分型，发现

ＶＮＴＲ１２位点的分辨率高于ＩＳ６１１０ＲＦＬＰ
［２７］。

Ｓｕｐｐｌｙ基于全球结核分枝杆菌菌株信息大量数据，

对ＶＮＴＲ１２分型技术进行了改进，推出了ＶＮＴＲ

１５及２４位点的分型技术
［１２］。随着ＶＮＴＲ１２、１５及

２４位点分型技术的应用，研究者发现这些位点是针

对所有来源的菌株，但对北京基因型菌株的识别能力

尚有不足。Ｚｈａｎｇ等
［２０］针对北京基因型菌株的特点，

比较４５个用于北京基因型菌株分型的ＶＮＴＲ位点

的分辨率，最后推荐ＶＮＴＲ７和ＶＮＴＲ１６位点可作

为北京基因型菌株的分型。后续研究对 ＶＮＴＲ７

和ＶＮＴＲ１６位点进一步进行优化，发现 ＶＮＴＲ９

位点对结核分枝杆菌北京基因型菌株具有较好的识
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别能力［１８］，目前已得到广泛应用 ［２８３０］。本研究中

发现ＱＵＢ１１ｂ位点的识别能力最强，且总 犎犌犐为

０．９９８５，说明该方法对本地区北京基因型菌株具有

较高的分辨能力。

本研究首次运用ＤＴＭＰＣＲ和 ＶＮＴＲ９位点

技术对宜昌地区的北京基因型菌株进行鉴定和分

型，相对于刘晓俊等［３１］采用的 ＶＮＴＲ２４位点对

２０１６—２０１７年宜昌地区收集的３６７株结核分枝杆

菌的分型结果，本研究重点对该地区北京基因型菌

株进行了鉴定和分型，结果表明目前本地区的北京

基因型菌株仍然处于流行的优势地位。另外，使用

ＶＮＴＲ２４分型方法，位点多、操作繁琐，且部分位

点不适合于本地区菌株的检测。本研究中采用

ＤＴＭＰＣＲ和ＶＮＴＲ９位点对北京基因型菌株具

有较高的鉴定和分型能力，操作简单，节约时间和操

作成本，适用于本地区结核分枝杆菌北京基因型菌

株的快速鉴定和分型，为宜昌地区北京基因型菌株

分子流行病学的研究和结核病防治提供科学依据。

利益冲突：所有作者均声明不存在利益冲突。

［参 考 文 献］

［１］　ＷｏｒｌｄＨｅａｌｔｈＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ．Ｇｌｏｂａｌｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｒｅｐｏｒｔ２０２０

［ＥＢ／ＯＬ］．（２０２０－１０－１５）［２０２１－０８－１５］．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．

ｗｈｏ．ｉｎｔ／ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ／ｉ／ｉｔｅｍ／９７８９２４００１３１３１．

［２］　ＳｕｎＬ，ＣｈｅｎＸ，ＺｈａｎｇＷＨ，ｅｔａｌ．犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅

狊犻狊Ｂｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｆａｍｉｌｙｓｔｒａｉｎｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｎａｔｕｒａｌｌｙｉｎｆｅｃ

ｔｅｄｐｌａｔｅａｕｚｏｋｏｒ（犕狔狅狊狆犪犾犪狓犫犪犻犾犲狔犻）ｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｅｍｅｒｇ

ＭｉｃｒｏｂｅｓＩｎｆｅｃｔ，２０１７，６（６）：ｅ４７．

［３］　ＭｏｈａｊｅｒｉＰ，ＭｏｒａｄｉＳ，ＡｔａｓｈｉＳ，ｅｔａｌ．犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉

犮狌犾狅狊犻狊ＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｉｎｗｅｓｔｅｒｎＩｒａｎ：ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｄｒｕｇ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＤｉａｇｎＲｅｓ，２０１６，１０（１０）：ＤＣ０５－

ＤＣ０７．

［４］　ｄｅｎＨｅｒｔｏｇＡＬ，ＭｅｎｔｉｎｇＳ，ｖａｎＳｏｏｌｉｎｇｅｎＤ，ｅｔａｌ．犕狔犮狅犫犪犮

狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊Ｂｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｔｒａｎｓｉｅｎｔｒｉ

ｆａｍｐｉｎｅｘｐｏｓｕｒｅ［Ｊ］．ＥｍｅｒｇＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１４，２０（１１）：１９３２－

１９３３．

［５］　谭英征，陈双华，肖鹏程，等．株洲地区北京基因型结核分枝

杆菌感染与利福平耐药的相关研究［Ｊ］．临床肺科杂志，２０１７，

２２（８）：１４９６－１４９９．

ＴａｎＹＺ，ＣｈｅｎＳＨ，ＸｉａｏＰＣ，ｅｔａｌ．Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｖｅｒｅｓｅａｒｃｈｂｅ

ｔｗｅｅｎＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ＭＴＢｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎＺｈｕｚｈｏｕａｎｄｒｉ

ｆａｍｐｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｌｉｎｉｃａｌＰｕｌｍｏｎａｒｙＭｅｄｉｃｉｎｅ，

２０１７，２２（８）：１４９６－１４９９．

［６］　孙蕾，梁佳元，毛宁，等．辽宁省与日本流行北京基因型结核

分枝杆菌基因的异同［Ｊ］．中国卫生工程学，２０１７，１６（１）：７

－１０，１３．

ＳｕｎＬ，ＬｉａｎｇＪＹ，ＭａｏＮ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅ

ｒｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅｇｅｎｅｏｆＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅ犕．狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｂｅｔｗｅｅｎ

ｉｎＬｉａｏｎｉｎｇｐｒｏｖｉｎｃｅａｎｄｉｎＪａｐａｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｕｂ

ｌｉｃＨｅａｌｔｈＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，２０１７，１６（１）：７－１０，１３．

［７］　陈连勇，杨星，马利，等．云南省部分地区结核分枝杆菌北京

基因型流行情况分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０１５，１０

（９）：８２５－８２９．

ＣｈｅｎＬＹ，ＹａｎｇＸ，ＭａＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｏｆＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎ

ｐａｒｔｓｏｆＹｕｎｎａｎｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰａｔｈｏｇｅｎＢｉｏｌｏｇｙ，

２０１５，１０（９）：８２５－８２９．

［８］　刘美伶．华东部分地区 Ｗ北京基因型结核分枝杆菌传播特征

研究［Ｄ］．上海：复旦大学，２０１３．

ＬｉｕＭＬ．ＴｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＷＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅ

犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎｐａｒｔａｒｅａｏｆｅａｓｔｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｄ］．

Ｓｈａｎｇｈａｉ：ＦｕｄａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１３．

［９］　陈志，陈佳，先德强，等．绵阳地区结核分支杆菌北京基因型

菌株的鉴定和感染因素分析［Ｊ］．现代预防医学，２０１２，３９

（１２）：３０６６－３０６８．

ＣｈｅｎＺ，ＣｈｅｎＪ，ＸｉａｎＤＱ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｉｎｆｅｃ

ｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓａｎａｌｙｓｉｓｏｎＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌

犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｓｔｒａｉｎｓｉｎ Ｍｉａｎｙａｎｇａｒｅａ［Ｊ］．ＭｏｄｅｒｎＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅ

Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１２，３９（１２）：３０６６－３０６８．

［１０］李雨晴．中国北方四省（区）结核分枝杆菌北京基因型菌株的

流行特征及耐药性分析［Ｄ］．衡阳：南华大学，２０１７．

ＬｉＹＱ．ＡｎｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｄｒｕｇｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎｔｈｅｆｏｕｒｐｒｏｖｉｎｃｅ（ａｕｔｏｎｏ

ｍｏｕｓｒｅｇｉｏｎｓ）ｏｆｎｏｒｔｈＣｈｉｎａ［Ｄ］．Ｈｅｎｇｙａｎｇ：Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ＳｏｕｔｈＣｈｉｎａ，２０１７．

［１１］赵秀芹，董海燕，刘志广，等．中国部分地区结核分枝杆菌北

京基因型菌株分布初步分析［Ｊ］．实用预防医学，２０１２，１９

（５）：６６２－６６４．

ＺｈａｏＸＱ，ＤｏｎｇＨＹ，ＬｉｕＺＧ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿

狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎｐａｒｔｓｏｆＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＰｒａｃｔｉｃａｌＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅＭｅｄｉ

ｃｉｎｅ，２０１２，１９（５）：６６２－６６４．

［１２］ＳｕｐｐｌｙＰ，ＡｌｌｉｘＣ，ＬｅｓｊｅａｎＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｐｏｓａｌｆｏｒｓｔａｎｄａｒｄｉｚａ

ｔｉｏｎｏｆｏｐｔｉｍｉｚｅｄｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｔｅｒｓｐｅｒｓｅｄｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｕｎｉｔｖａ

ｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｔｙｐｉｎｇｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌

犾狅狊犻狊［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００６，４４（１２）：４４９８－４５１０．

［１３］杜永成，魏淑贞，赵永，等．福建省耐多药结核分枝杆菌ＶＮ

ＴＲ和Ｓｐｏｌｉｌｇｏｔｙｐｉｎｇ基因多态性分析［Ｊ］．中国病原生物学杂

志，２０１８，１３（１２）：１３１０－１３１３．

ＤｕＹＣ，ＷｅｉＳＺ，ＺｈａｏＹ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒ

ｓｉｔｙｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｓｏｌａｔｅｓ

ｂｙＶＮＴＲａｎｄｓｐｏｌｉｇｏｔｙｐｉｎｇｉｎＦｕｊｉａｎｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＰａｔｈｏｇｅｎＢｉｏｌｏｇｙ，２０１８，１３（１２）：１３１０－１３１３．

［１４］陈连勇，杨星，茹浩浩，等．云南省２７１株结核分枝杆菌分离

株基因分型研究［Ｊ］．中华预防医学杂志，２０１８，５２（１）：６２－

６７．

ＣｈｅｎＬＹ，ＹａｎｇＸ，ＲｕＨＨ，ｅｔａｌ．Ａｓｔｕｄｙｏｎｇｅｎｏｔｙｐｅｏｆ２７１

犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｓｏｌａｔｅｓｉｎ６ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅｓｉｎＹｕｎｎａｎ

·７３２·中国感染控制杂志２０２２年３月第２１卷第３期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２１Ｎｏ３Ｍａｒ２０２２



ｐｒｏｖｉｎｃｅ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１８，

５２（１）：６２－６７．

［１５］罗丹．广西耐药结核病流行特征及结核分枝杆菌基因分型的

研究［Ｄ］．南宁：广西医科大学，２０１３．

ＬｕｏＤ．Ｅｐｉｄｅｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ

ａｎｄｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊［Ｄ］．Ｎａｎｎｉｎｇ：

ＧｕａｎｇｘｉＭｅｄｉｃａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１３．

［１６］于海娟，赵梅，王佳月，等．肺结核患者结核杆菌耐药情况及

耐多药结核病的危险因素［Ｊ］．中国感染控制杂志，２０２０，１９

（１）：５８－６２．

ＹｕＨＪ，ＺｈａｏＭ，ＷａｎｇＪＹ，ｅｔａｌ．Ｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆ犕狔犮狅

犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ａｎｄｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔ

ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｉｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［Ｊ］．Ｃｈｉ

ｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｆｅｃｔｉｏｎＣｏｎｔｒｏｌ，２０２０，１９（１）：５８－６２．

［１７］ＣｈｅｎＪ，ＴｓｏｌａｋｉＡＧ，ＳｈｅｎＸ，ｅｔａｌ．Ｄｅｌｅｔｉｏｎｔａｒｇｅｔｅｄｍｕｌｔｉ

ｐｌｅｘＰＣＲ （ＤＴＭＰＣＲ）ｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＢｅｉｊｉｎｇ／Ｗｇｅｎｏ

ｔｙｐｅｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊［Ｊ］．Ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ（Ｅｄ

ｉｎｂ），２００７，８７（５）：４４６－４４９．

［１８］ＬｕｏＴ，ＹａｎｇＣＧ，ＰａｎｇＹ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｈｉｅｒａｒｃｈｉ

ｃａｌｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｔｙｐｉｎｇｓｃｈｅｍｅｆｏｒ犕狔犮狅犫犪犮

狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１４，９（２）：

ｅ８９７２６．

［１９］ＳｕｎＧ，ＣｈｅｎＣ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｏｒｙｐｏｔｅｎｔｉａｌｏｆａｎｏｖｅｌ

ｓｅｔｏｆｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｓｆｏｒｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ犕狔犮狅

犫犪犮狋犲狉犻狌犿犿犪狉犻狀狌犿［Ｊ］．ＶｅｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１１，１５２（１－２）：２００

－２０４．

［２０］ＺｈａｎｇＬ，ＣｈｅｎＪ，ＳｈｅｎＸ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｌｙｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｖａｒｉａｂｌｅ

ｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｓｌｏｃｉｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｎｇＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＳｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．

ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌＬｅｔｔ，２００８，２８２（１）：２２－３１．

［２１］彭哲，朱朝敏，幸琳琳，等．结核分枝杆菌北京基因型菌株与

重庆地区结核患儿耐药表型的相关分析［Ｊ］．第三军医大学学

报，２０１０，３２（２３）：２５４５－２５４８．

ＰｅｎｇＺ，ＺｈｕＣＭ，ＸｉｎｇＬＬ，ｅｔａｌ．ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＢｅｉｊｉｎｇ

ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ａｎｄｄｒｕｇｒｅ

ｓｉｓｔａｎｔｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓｉｎＣｈｏｎｇｑｉｎｇｃｈｉｌｄｒｅｎｗｉｔｈｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［Ｊ］．

ＡｃｔａＡｃａｄｅｍｉａｅＭｅｄｉｃｉｎａｅＭｉｌｉｔａｒｉｓＴｅｒｔｉａｅ，２０１０，３２（２３）：

２５４５－２５４８．

［２２］杨洪毅，李辉，马士文，等．ＭＩＲＵＶＮＴＲ技术对源于河南的

北京基因型结核分枝杆菌分型研究［Ｊ］．中国卫生检验杂志，

２０１０，２０（６）：１３０５－１３０７，１３５３．

ＹａｎｇＨＹ，ＬｉＨ，ＭａＳＷ，ｅｔａｌ．ＳｔｕｄｙｏｎｐｏｗｅｒｏｆＭＩＲＵ

ＶＮＴＲｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｕｓｅｄｔｏｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅ

ｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｆｒｏｍＨｅｎａｎ［Ｊ］．Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅａｌｔｈＬａｂｏｒａｔｏｒｙＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１０，２０（６）：１３０５

－１３０７，１３５３．

［２３］ＣｈｅｎＫＳ，ＬｉｕＴ，ＬｉｎＲＲ，ｅｔａｌ．Ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ

ａｎｄｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｉｎａＣｈｉｎｅｓｅａｎｔｉｍｏｎｙｍｉｎｉｎｇｃｏｍｍｕｎｉｔｙ［Ｊ］．

ＩｎｔＪＴｕｂｅｒｃＬｕｎｇＤｉｓ，２０１６，２０（１）：５７－６２．

［２４］ＺｈａｎｇＺＪ，ＬｕＪ，ＬｉｕＭ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａ

ｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ ｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔ 犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊

ｉｓｏｌａｔｅｓｆｒｏｍＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＪＩｎｆｅｃｔ，２０１５，７０（４）：３３５－３４５．

［２５］ＹｕａｎＸＬ，ＺｈａｎｇＴＴ，ＫａｗａｋａｍｉＫ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇａｎｄ

ｃｌｉｎｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇａｎｄｅｘｔｅｎｓｉｖｅｌｙｄｒｕｇｒｅｓｉｓ

ｔａｎｔｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｉｎａｔｅｒｔｉａｒｙｃａｒｅｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｈｏｓｐｉｔａｌｉｎＣｈｉｎａ

［Ｊ］．ＢＭＣＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１３，１３：３１５．

［２６］丁冰冰，马峻，陈高瞻，等．武汉地区结核分枝杆菌临床分离

株乙胺丁醇耐药分子特征研究［Ｊ］．武汉工业学院学报，２０１３，

３２（３）：１３－１７．

ＤｉｎｇＢＢ，ＭａＪ，ＣｈｅｎＧＺ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ｅｔｈａｍｂｕｔｏｌｒｅｓｉｓｔａｎｔ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻犪犾狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｓｏｌａｔｅｓｒｅｃｏ

ｖｅｒｅｄｆｒｏｍＷｕｈａｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＷｕｈａｎＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＵｎｉｖｅｒｓｉ

ｔｙ，２０１３，３２（３）：１３－１７．

［２７］ＭａｚａｒｓＥ，ＬｅｓｊｅａｎＳ，ＢａｎｕｌｓＡＬ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｍｉｎｉ

ｓａｔｅｌｌｉｔｅｂａｓｅｄｔｙｐｉｎｇａｓａｐｏｒｔａｂｌｅａｐｐｒｏａｃｈｔｏｇｌｏｂａｌａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊 ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．

ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２００１，９８（４）：１９０１－１９０６．

［２８］ＭａｅｄａＳ，ＨｉｊｉｋａｔａＭ，ＨａｎｇＮＴＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｏｆ犕狔

犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｓｐｒｅａｄｉｎｇｉｎ Ｈａｎｏｉ，Ｖｉｅｔｎａｍｕｓｉｎｇ

ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌａｎｄｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］．Ｉｎｆｅｃｔ

ＧｅｎｅｔＥｖｏｌ，２０２０，７８：１０４１０７．

［２９］ＹａｎｇＣＧ，ＧａｏＱ．Ｒｅｃｅｎｔｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌

犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＣｈｉｎａ：ｔｈｅｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ

ｆｏｒｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓｃｏｎｔｒｏｌ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＭｅｄ，２０１８，１２（１）：７６－

８３．

［３０］ＹａｎｇＣＧ，ＬｕｏＴ，ＳｈｅｎＸ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆｍｕｌｔｉｄｒｕｇ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＳｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ：ａ

ｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙｕｓｉｎｇｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇａｎｄｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＬａｎｃｅｔＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，

２０１７，１７（３）：２７５－２８４．

［３１］刘晓俊，余枫华，余云芳，等．宜昌地区结核分枝杆菌基因分

型与成簇特征分析［Ｊ］．中国防痨杂志，２０１９，４１（３）：３０８－

３１４．

ＬｉｕＸＪ，ＹｕＦＨ，ＹｕＹＦ，ｅｔａｌ．ＭＩＲＵＶＮＴＲｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇａｎｄ

ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆ犕狔犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＹｉｃｈａｎｇ［Ｊ］．Ｃｈｉ

ｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｔｉｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ，２０１９，４１（３）：３０８－３１４．

（本文编辑：左双燕）

本文引用格式：李丹，胡晓红，徐新娟，等．宜昌地区结核分枝杆菌

北京基因型菌株的鉴定及 ＶＮＴＲ分型［Ｊ］．中国感染控制杂志，

２０２２，２１（３）：２３２－２３８．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－９６３８．

２０２２１８９５．

犆犻狋犲狋犺犻狊犪狉狋犻犮犾犲犪狊：ＬＩＤａｎ，ＨＵＸｉａｏｈｏｎｇ，ＸＵＸｉｎｊｕａｎ，ｅｔａｌ．

ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄＶＮＴＲｔｙｐｉｎｇｏｆＢｅｉｊｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犕狔

犮狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犫犲狉犮狌犾狅狊犻狊ｉｎＹｉｃｈａｎｇａｒｅａ［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎ

ｔｒｏｌ，２０２２，２１（３）：２３２－２３８．ＤＯＩ：１０．１２１３８／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７１－

９６３８．２０２２１８９５．

·８３２· 中国感染控制杂志２０２２年３月第２１卷第３期　ＣｈｉｎＪＩｎｆｅｃｔＣｏｎｔｒｏｌＶｏｌ２１Ｎｏ３Ｍａｒ２０２２


